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Corynebacterium glutamicum. 
Corynebacterium glutamicum 

Bacteria; Firmicutes; Actinobacteria; Actinobacteridae; 

Act inomycetales ; Corynebact erineae ; Corynebacteriaceae ; 

Corynebacterium. 

1 (bases 1 to 1146) 

Nakagawa,S., Mizoguchi, H . , Ando,S., Hayashi,M., Ochiai,K., 
Yokoi,H., Tateishi,N., Senoh,A., Ikeda,M. and Ozaki,A. 
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Patent: EP 1108790-A 3061 20-JUN-2001; 
KYOWA HAKKO KOGYO CO., LTD. (JP) 
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MetAsnPheTyrProProSerValProIleAsnProAlaTrpArgProProThrValThr 20 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I M II I I I I I I I 
ATGAATTTTTACCCACCATCTGTACCTATTAACCCTGCGTGGCGTCCACCCACAGTAACT 60 

ValGlnAlaGlyArgProAlaArgThrProGlyAlaProMetAsnProProIleThrLeu 40 

I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTGCAAGCGGGACGGCCAGCCAGAACTCCTGGTGCGCCGATGAACCCACCTATCACGTTG 120 

SerSerThrTyrValHisAspSerGluLysAlaTyrGlyArgAspGlyAsnAspGlyTrp 60 
I I I II I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I 
TCCAGCACTTATGTTCATGATTCAGAAAAAGCTTATGGGCGCGATGGCAATGATGGATGG 180 

GlyAlaPheGluAlaAlaMetGlyThrLeuAspGlyGlyPheAlaValSerTyrSerSer 80 

I I I I I I I I I I II II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I II 
GGTGCATTTGAGGCTGCCATGGGAACTCTAGATGGTGGGTTCGCGGTATCTTATTCTTCA 240 

GlyLeuAlaAlaAlaThrSerlleAlaAspLeuValProThrGlyGlyThrValValLeu 100 

I I I I I I I I M I I I I II I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I 
GGTTTGGCAGCGGCAACGTCGATTGCTGATTTGGTTCCTACTGGTGGCACAGTTGTTTTA 300 

ProLysAlaAlaTyrTyrGlyValThrAsnllePheAlaArgMetGluAlaArgGlyArg 120 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I II U I I I I I I I II I I I I I II I I I I I I I I I I I I I M I II II I I 
CCTAAAGCTGCCTATTATGGCGTGACCAATATTTTCGCCAGGATGGAAGCCCGCGGAAGG 360 
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